
Geneious Prime でシークエンス解析 

第 38 回 自動解析ワークフローの作成 3  

（動作確認） 

 

Geneious では、ワークフロー機能を使用することで、よく使用する解析の組み合わせを実行するた

めに必要な別々のステップをグループ化し、解析を自動化することができます。 

 

チュートリアル用のデータがこちらからダウンロード可能です。ダウンロードしたzipファイルは解凍せ

ずに Geneious Prime にドラッグ＆ドロップすることでインストールできます。 

 

前回の記事：第37回 自動解析ワークフローの作成2 （ステップの追加） で、新しいワークフローに

解析ステップを追加し、オプションを設定できましたので、ワークフローを完成させ、動作確認を行い

ます。 

 

ワークフローは設定した最後のステップの結果（ここまでの設定では系統樹）のみを保存します。もし

途中のアウトプットを保存したい場合は、Add Step メニューから Save Documents / Branch

という保存用のステップを追加する必要があります。 

 

例えば今回の例で、De novo assembly ステップで生成されたコンティグを保存したい場合は、

Save Document / Branch ステップを以下のオプションで追加し、De novo assembly ステッ

プの下にドラッグ＆ドロップで移動します。 

 

 

 

https://assets.geneious.com/tutorials/Creating+Workflows.tutorial.zip
https://www.digital-biology.co.jp/html/japanese/mail/TDBNews2025_02/BMA.pdf


 
 

OK をクリックするとワークフローの設定が完了します。 

続いて、作成したワークフローが想定通りに動作するかどうかを、サンプルデータで確認します。 

 

チュートリアルファイルで提供されているサンプルのクロマトグラムをすべて選択し、 

ツールメニューまたはツールバーから、作成したワークフローを実行します。 

 



 

 
 

Tree Build method は Neighbor-Joining を選択します。 

 

 

 

設定したように、サンプルごとのアセンブリドキュメントと、すべてのサンプルを含む系統樹が得られ

ればワークフローは正しく作成され、動作しています。 

 

ツリービューのオプション「Show Tip Labels」で、各サンプルの Species（種）または Common 

name（共通名）を選択できます。1 回のバーコーディング PCR で、形態的に似ている 2 つの種を区

別できることにご注目ください。 

 

ワークフローに新しいステップを追加する前には、ご自身のデータで各ステップをテストし、すべてが

期待通りに実行されることを確認してから追加していくことをお勧めします。 

 

新しく構築したワークフローにすばやくアクセスしたい場合は、ツールバーを右クリックして 

Customize を選択し、作成したワークフローにチェックを入れることで、ツールバーに直接アクセス



を追加することができます。また、さまざまな解析の設定時に左下隅に表示される歯車ボタンを押す

と表示される Show Toolbar Shortcut オプションを使って、ツールバーにボタンを追加すること

もできます。 

 

 

 

 

 

 

 

次回はプライマーデザイン機能についてご紹介する予定です。 

 

 

 

Geneious 製品概要・フリートライアルリクエストについてはこちら   

『Geneious Prime で猫も杓子もシークエンス解析』 過去の記事はこちらでチェック！ 
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https://www.digital-biology.co.jp/allianced/products/geneious/
https://www2.digital-biology.co.jp/l/219132/2022-03-24/yl94cn

